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片数据库 GEO 和 GNF 下载了 329205 个非冗余的基因表达纪录，并提供给用户作
为参考。GEPS 的网址是：http://bioinf.xmu.edu.cn/software/geps/geps.php. 
在 GEPS 的基础之上，我们构建了组织特异表达数据库 (TSED: Tissue-Specific 
Expression Database)。TSED 收集了 4 个公共基因芯片数据集，包含 113 个人
类和小鼠的组织和 3455 个组织特异表达基因。TSED 允许用户根据基因或者组织
查询。TSED 的网址是：http://bioinf.xmu.edu.cn/databases/TSED/search.php. 
基因芯片另外一个重要应用是鉴定差异表达基因或者生物标识。差异表达基因常
常是通过统计学方法来鉴定的，主要包括：倍数方法，t 检验，F 检验，SAM, 规
则 t 检验等。这些方法都有一定的局限，或者是假阳性率太高或者代表差异表
达程度的变量不合适。我们提出了改进 F 检验和改进 t 检验，其原理是标准的
F值和 t值乘上它们各自的变异系数。用两组真实的芯片数据集进行测试，通过




















Microarrays which contain oligonucleotide or cDNA probes are used to 
measure the expression levels of thousands of genes in a single 
hybridization experiment. Gene Expression Pattern Scanner (GEPS) is a 
web-based server to provide interactive pattern analysis of 
user-submitted microarray data for facilitating their further 
interpretation. Putative gene expression patterns such as correlated 
expression, similar expression and specific expression are determined 
globally and systematically using geometric comparison and correlation 
analysis methods. These patterns can be visualized via linear plots with 
quantitative measures. User-defined threshold value is allowed to 
customize the format of the pattern search results. For better 
understanding of gene expression, patterns derived from 329 205 
non-redundant gene expression records from the GNF SymAltas and the Gene 
Expression Omnibus are also provided. GEPS is available at 
http://bioinf.xmu.edu.cn/software/geps/geps.php. Based on GEPS, we 
constructed Tissue-Specific Expression Database (TSED). Currently, TSED 
collects 4 public microarray datasets, covers 113 tissues and 3455 
tissue-specific genes from human and mouse. TSED allow users to query by 
genes or tissues. TSED can be accessed at 
http://bioinf.xmu.edu.cn/databases/TSED/search.php. Another important 
task of microarray experiments is to identify genes that are 
differentially expressed or so-called biomarkers. Currently, such genes 
are usually detected by some popular statistical approaches: fold method, 
t test, F test, SAM, regularized t test, etc. But these methods are either 
accompanied by relatively high false positive rates or are bias indicators 
of the degree of differential expression. We present modified F test (MF) 














multiplied by their coefficients of variation respectively. Using two 
real microarray datasets for testing, through scattering plots and 
permutation methods for assessing the false positive rates and false 
discovery rates our proposed methods show better performance to some 
extent. Classification of the derived differentially expressed genes by 
their functions shows much biological relevance and significance. 
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1．1．2 探针的固定  
根据探针固定方式的不同,基因芯片可以大致分为两类:原位合成芯片









的 DNA 或 RNA, 经 PCR 或 RT-PCR 扩增并掺入荧光燃料( 如 Cy3、Cy5 等) 标
记后才可以和芯片起反应。 
1．3 芯片的杂交 
芯片杂交过程与传统的 Southern 印迹杂交等类似, 属于固-液相反相杂交: 
探针分子固定于芯片表面,与液相的靶分子进行反应。但这种方式不仅使得检测

























领域上，双色荧光（双通道）检验系统的应用 为广泛，其检验流程如图 1所示。 
 
 
图 1 双通道基因芯片实验流程图 
Fig.1 The flow chart of a dual-channel microarray experiment 
 
在对样本进行标记的时候，取不同的荧光染料（常用 Cy3 和 Cy5）对一组实验中
的两个样本分别标记。然后将标记的产物等量混合后一起与基因芯片杂交。扫描
时针对不同的荧光分子，采用不同波段的激光进行扫描。扫描结果可以以 Cy3






























基因组在 79 个组织中、小鼠基因组在 61 个组织中的表达图谱。 
2．2 基 因 组 测 序 
芯 片 技 术 中 杂 交 测 序 (sequencing by hybridization, SBH) 技术
和邻堆杂交 (contigous stacking hybridization,CSH) 技术可以用来进行高效
快速的测序。基因芯片用于测序提出的较早, Chee 等
[5]
 利用 135 000 个探针的
阵列对人类线粒体基因组测序, 准确率达 99%以上。 
2．3 突变体和多态性的检测 














































































月，美国 FDA 批准罗氏公司的 CYP450 基因诊断芯片上市——CYP450 基因诊断的
结果将有利于治疗心脏病、疼痛和癌症。荷兰的 Agendia 公司也与 Agilent 公司
合作开发以 DNA 芯片为基础的诊断产品。总之，越来越多的大型诊断公司开始关
注生物芯片市场，更多的制药或生物制药公司也加大了相关投入。  
我国生物芯片研究始于 1997 年至 1998 年间。尽管起步较晚，但是在国家政
策的大力支持和产业界的高度重视下，我国生物芯片技术和产业发展迅速。从
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